


















































































































































因遺伝fATM (ataxJ･a teJangJ･ectaSJ･a mutated gene)と相同的な線虫遺伝子






























































































































































































































































































































































称融合により得られた細胞質雄性不稔雑種(Kameya et a1.,1993 ; Kanno et,
a1.,1997)と比較検討しながら､ミトコンドリア遺伝子の解析を進めてきた







品種"聖護院" (Rapanus sativus L.)と赤キャベツ品種"ルビーボール=
(Brassica oleracea)との細胞融合によって作成されたキャベツ型細胞質雄



















































































































































































































現時点までに伯LderJ'a /eJ:res/rJ's sensu Gotzの18S rDNAの全長約1800塩基のう
ち, 1082塩基配列の決定を終えている. 〟 dJ'cAof6M　については,全ゲノム抽出
は終わっているが,多糖質などの除去が不十分で,塩基配列決定には至っていない｡
アラインメントにはClustal W,系統解析にはPAUP version 4.0を用いた｡アライ
ンメント後, 1つでもギャップの入ったサイトは解析から除いた｡外群として黄色植
物の黄金色藻からcc:ArCmOna∫ゐ〝J'caを解析に加えた｡
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1 Lanel pBl121/CrTI ERSI H70A･ hne2 Crn-ERSl gene.
fane3 Wi一d type Lotus J'atm'cus
aTld lane4-1 2 Trans丘enic L JaPOnlCUS IJneS.
1　2　3　1　5　　6　7　8　9　tO tl
Lanel Wild type Lotus japonjcus,
2 Iane2 melonyounefruit,












































































































冷却しておいた100 ml extraction buffer ( 80 mM Tris HCl (pH 7.5), 10 mM Md:12, 10
mMβ一mercaptoethanol)をすばやく注ぎ込んだ｡軽く震塗した後､ 7000 rpm､ 4℃で3分間遠む
し､上澄を捨てた｡菌体を1% sodium dodecyl ､及び､ 37℃で30分predigestした500〟g /ml
アクチナ-ゼEを加えた50mM Tris-20mM EDTA (pH 8.0) 5mlに懸濁し､ 50℃で10分間インキ
ュベ-トした｡これに等量の65℃に熟したphenol-chloroformを加えよく振り､ 3000 rpmで10
分間室温で遠心し､水層を別の遠心管に移した｡この操作をきれいな水層がとれるまで､ 2 ･ 3
回繰返した｡次に､この水層に二倍量の1000/oEtOHを加えDNAとRNAを沈殿させ､ 14000 rpm､
4℃で10分間遠心し上澄みを捨て､沈殿を1000/oEtOHで洗浄した後､乾燥させた｡この沈殿を5 ml









かずさDNA研究所が全ゲノム酉例決定(hq):/～.ka2Wa.Or.jp/rhizDbase/)に使開したM 1 3 7ア-
ジクローンからゲノム全休をカバーするマクロアレーを作戎した｡ミヤコグサ根粒菌MAFF303099
株は､ 7.04 Mbのクロモソ-ムと352 kbと208 kbの二つのプラスミド(合計7.60 Mb)を持っ
ており､ほぼ全領域(7.60 Mb)をカバーする3832個のM13-ファージクローン(113 kb)を選択
し､ PCR法でそれぞれのDNA断片を増幅後､イソプロパノール沈澱を行った｡ BPB､グリセロー















Diua, G. etal. 1もe nlP gene ofRhizobhun melikdi is oxgp-regulated. J. Baderi01., 169: 3217-3223, 1987.
Kmeko, etal. 0)mplete genome structure ofthemibt)gen-hg symbiotic baderiumMesoyhiahhLm loh'.
DNA Research 7:311-338, 2000.
http:伽wwka2m.Or.jp/rhiz血asd
